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イド関連解析（Genome-wide association study : GWAS）を実施（480,026 SNP）し
た。そのデータを利用し制限付き最尤法（REML）を利用した解析で呼吸機能検査値




欧米の GWASで 1秒率と関連が報告された 24遺伝子中 16遺伝子が日本人非喘息健
常者でも関連が示唆された（P＜0.05）。16遺伝子の遺伝子型に基づき 1秒率関連
Risk score(Genetic risk score : GRS)を算出した。GRSと 1秒率（健常者 N=967）、
経年的 1秒量低下(健常者 N=803)、さらに独立した 2つの cohort(筑波 cohort：健常
者 N=1364、 喘息患者N=578、北海道 cohort：健常者N=692、 喘息患者 N=350）
における喘息発症との関連を検討した。GRSの高い喘息患者の特徴を明らかにするた
め GRS、発症年齢、%1秒量を用いて cluster解析（K-means法）を行った。 







機能検査の遺伝率は%FVC 71.2%、%FEV1 51.9%、1秒率 41.6%だった。これらは
欧米の報告とも概ね一致した。既報の GWAS論文の中で 1秒率に関連のある 24遺伝



































 日本人における呼吸機能検査の遺伝率は約 50%前後であった。 
 1秒率低下遺伝リスクスコアが、喘息や COPDの発症と関連していた。 
 クラスター解析によって 1秒率低下遺伝リスクスコアは特定の喘息(若年発症、ア
トピー、重度気流閉塞)の発症に関連している可能性が示された。 
